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【研究目的】次世代シーケンサーによる配列決定の応用技術の一つに Hi-C 法がある。これにより、核内に
おいて近接している染色体 DNA 領域を網羅的に検出できるようになった。一方、脊椎動物はこれまで 2 度
の全ゲノム重複(2R-WGD)を経験していると考えられている。本研究では、近接するゲノム DNA 上に存在す
る遺伝子を検出し、2R-WGD による重複の過程でゲノム領域の三次元的近接性が保存されるかどうかを調べ
るためのシステムを構築することを目的とする。 
 
【実験方法】2R-WGD で形成されたパラログ(オーノログ)が含まれるゲノム領域を入力として与えると、そ
こに近接する別のオーノログを含む領域を探索し、さらにそれぞれの遺伝子とオーノログの関係にある遺伝
子を含む領域を調べ、その中に近接するものがあれば 2R-WGD によって空間的に近接性が保存されたものと
してカウントするシステムを構築した。(1)UCSC Genome Browser(www.genome.ucsc.edu)から得たヒト全
遺伝子データと、Galaxy(www.usegalaxy.org)から得た染色体上の遺伝子領域データとをタンパク質の
ucscID を参照して一つの一覧表に結合した。(2) OHNOLOGS ( http://ohnologs.curie.fr/index.html)[1]から、
ヒトゲノム(hg19)に対応する全ての 2R-WGD 根拠遺伝子のリストをダウンロードした。(3)文献[2]より、
Hi-C 実験 ID を取得し、GEO(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/)から、各染色体を 1Mbp の bin に分割し
それらの近接性が記されたデータをダウンロードした。(4)2R-WGD 根拠遺伝子がどの領域にあり、その遺
伝子とオーノログの関係にある遺伝子がどの領域にあるのかを(1)で作成した一覧表と(2)で得た 2R-WGD 根
拠遺伝子リストを入力として用いて出力するプログラムを統計処理ソフトウェア R を用いて作成した。 (5)	 
このシステムは bin の近接領域を網羅的に検索していくものとなっている。そのため、同様の動作を再帰的
に呼び出せるように染色体番号と bin 番号、bin 同士が近接しているとみなす閾値を入力として与えると、
そこに近接している領域の染色体番号、bin 番号を出力するプログラムを統計処理ソフトウェア R を用いて
作成した。 (6) (4)で作成したファイルを参照し(5)で作成したプログラムを全ての 2R-WGD 遺伝子がコード
される bin 領域について網羅的に実行し、近接性の保存された領域、及びそれ以外の領域についてカウント
した。(7)(6)でカウントされた領域の個数を用いての適合度検定を行い、2R-WGD に伴ってゲノム近接性が
保存されることの統計的な有意性を検討した。 
 
【実験結果と考察】ステップ(4)で作成した近接領域探索プログラムについて、Hi-C 実験データ全近接スコア
4363362 個のうち、上位 5%,10%,15%のスコアを近接性閾値として解析を行った結果、上位 5%で 23121 ヶ
所、上位 10%で 60319 ヶ所、上位 15%で 116715 ヶ所の近接性が保存された領域を抽出した。適合度検定で
の評価では上位 5%と上位 10％の場合においてのみ、2 対の互いにオーノログの関係である 2R-WGD 遺伝子
がコードされる bin は近接性が保存される傾向にあることが示唆された。以上より、オーノログの存在する
領域について 2R−WGD に伴うゲノム構造近接性が保存されるかを調べるシステムが構築できた。しかし(6)
のステップでは bin 領域の組み合わせについて、重複が十分に除けていない可能性があり、統計検定につい
ては、さらなる改良が必要である。またゲノム構造の動的性質を考慮すると、今回検出された傾向は今後増
加すると予想されるヒトをはじめとする脊椎動物の Hi-C データを解析していく必要がある。 
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